





In space, astronauts are exposed to protons, high‐energy heavy  (HZE)  ions that have a high charge  (Z) 
and  energy  (E),  and  secondary  radiation,  including  neutrons  and  recoil  nuclei  produced  by  nuclear 






peculiar  track structure characterized by high  levels of energy‐deposition clustering, especially  in near 
the  track ends  in  the  so‐called  ‘Bragg peak’  region.  In  radiotherapy,  these  features of heavy  ions can 





physicochemical  and  chemical  interactions  of  the  radiation  with  the  medium.  The  DNA  damage  is 
considered  to be particularly  important  for  the radiobiological effects. Since radiation  interactions are 
stochastic, Monte‐Carlo simulations techniques are very convenient not only to help our understanding 
of  the mechanisms of  interaction of  ionizing radiation with matter, but  they are also used  in practical 




The software RITRACKS  (Relativistic  Ion Tracks)  is a Monte‐Carlo code developed at the NASA Johnson 
Space Center to simulate radiation tracks for heavy  ions and electrons [5‐7]. The main components of 
RITRACKS  are 1)  The differential  and  integrated  interaction  cross  sections of  ions  and  electrons with 
water;  2)  Cross  sections  sampling  algorithms  and  routines;  3)  Particles  transport  routines;  4)  Data 
collection and management  (notably  calculation of dose); 5)  Input/output  routines; 6) A graphic user 
interface  (GUI);  7)  A  3D  interface  for  the  visualization  of  the  track  structure;  8)  Cross  section 
visualization windows; 9) A help file; 10) Redistributable libraries. The calculation part is an independent 
program which  is compiled  separately  from  the GUI, and which can be executed on Linux  systems as 
well.  This  part  of  the  software  calculates  the  energy  deposition  events,  ionization  and  excitation  of 
water molecules by the heavy ion and the energy, the position and direction of the secondary electrons, 
as well as the tracks of the secondary electrons and the positions of all radiolytic species. The  ion and 































In  future work, we would  like  to use RITRACKS  to provide a better understanding of DNA damage by 
ionizing radiations at  the molecular scale, since detailed  information on  the radiolytic species  forming 
the track structure and energy deposition events is provided by RITRACKS. A chromatin fiber model has 
been developed. To  simulate  the direct effect  (direct  ionization of DNA),  the  transport  algorithms of 
RITRACKS will be modified to  include the  ionization cross sections of the bases, sugar and phosphates 
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